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RESUMO

A fragmenta¢ao de habitats naturais tem aumentado intensamente nas ultimas décadas. Neste trabalho,
populacoes isoladas de Physalaemus cuvieri foram estudadas quanto a sua estrutura genética a partir de
marcadores moleculares. Parte das amostras sio de populagdes isoladas naturalmente por floresta
tropical ha cerca de seis mil anos atras e outra parte proveniente de fragmentos isolados por uma matriz
antropica, formada ha cerca de 40 anos. As populagoes dos fragmentos antigos e dos recentes nao
diferiram significativamente com relacio as distancias genéticas e aos componentes intra ou
interpopulacional da diversidade genética. As distancias genéticas sdo compativeis com as distancias
espaciais. Entretanto, existe uma subestruturagdo pouco extensiva entre as populagdes e, nos
fragmentos isolados ha mais tempo, a diversidade genética diminui com a 4rea do fragmento. E
possivel concluir que as pequenas populagdes de Physalaenus cuvieri podem ter a sua estrutura genética

afetada pela fragmentaciao num espaco de tempo de poucas décadas.
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ocupacgao de 4areas naturais para o desenvolvimento urbano e agricola tem aumentado
continuamente em quase todo o mundo. Ao passo que as fronteiras antropicas se expandem,
os habitats naturais sio alterados e reduzidos, remanescendo apenas fragmentos pequenos e
isolados. Um dos efeitos mais imediatos dos processos de modificacao do ambiente natural é a extingao
de espécies locais em paisagens destruidas pela expansio antrépica ou em locais sob influéncia dessa

ocupagao (Silvano 2011).

Para amenizar os efeitos deletérios da expansdo antrépica sobre as areas naturais, uma das
medidas mais difundidas globalmente é a implementa¢ao de reservas naturais. Contudo, no Brasil,
muitas das pequenas reservas até alguns dos maiores parques nacionais tém se configurado como ilhas
de 4reas naturais em meio a matrizes antropicas. Dessa forma, mesmo que as paisagens e as espécies
fiquem protegidas dentro dessas reservas isoladas, as estratégias conservacionistas falham na protegao

de um componente oculto da biodiversidade: a diversidade genética (CDB 1992).

Quando as populagbes se encontram em grandes habitats naturais, elas podem persistir
indefinidamente. Contudo, modelos teéricos sobre fragmentacao de populagdes apontavam para uma
reducdo na diversidade genética de populagoes fragmentadas (McKinney 1997, Morris & Heidinga
1997). Essas populacGes nao seriam capazes de se manter em habitats menores, pois nao teriam a
capacidade de suprir as altas taxas de extingao local através da migracao de individuos. Além disso, o
isolamento e a redu¢do das populagdes dos fragmentos levam a depressio endogamica, fruto da
diminui¢ao heterozigosidade e da reducdo do fluxo génico. Com as possibilidades de endocruzamento
aumentadas, a populagiao ¢é conduzida mais rapidamente as formas homozigotas. Jones (1924) foi o
primeiro a documentar os efeitos da depressiao endogamica no declinio da fecundidade e na viabilidade
de algumas plantas. Sabe-se também que a endogamia em populagdes de aves (Van Noordwijk &
Scharloo 1981) e em anfibios (Hitchings & Beebee 1998), dentre outros organismos, tem efeitos
deletérios relacionados com a reducdo do valor adaptativo (fitness) da populagao (Reed & Frankham

2003).

O valor adaptativo das populagdes, obtido ao longo do processo evolutivo, confere a
habilidade destas responderem a ameagas como doengas, parasitas, predadores e mudangas ambientais.
Dados sobre populagdes de mamiferos e aves mostram que a depressio endogamica afeta
significativamente o peso de nascimento, a sobrevivéncia, reproducdo e a resisténcia a doengas,
predacdo e ao estresse ambiental (Keller & Waller 2002). A redugdo da variabilidade genética e do valor
adaptativo, por outro lado, pode acelerar os processos de extingao local e regional de uma determinada

espécie (Reed & Frankham 2003). Com a extingdo regional de uma espécie, a auséncia desse
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componente da comunidade pode levar a desestruturacio da cadeia tréfica, acarretando outras

extingoes.

O efeito do isolamento das populagdes pode variar de acordo com alguns parametros dos
fragmentos. Primeiramente, uma densidade local minima é necessaria para que as subpopulagoes sejam
demograficamente viaveis nos habitats remanescentes. Essa densidade deve ser suficientemente alta
para tamponar os efeitos da deriva que podem reestruturar geneticamente a populagao fragmentada.
Isso implica que a chance de desestruturagdo das populagdes pequenas é maior (Varvio et al. 1980).
Além disso, em seguida, a habilidade que uma espécie tem de utilizar ambientes circundantes — a matriz
— pode afetar a sua vulnerabilidade no fragmento (Gascon et al. 1999). Ou seja, a permeabilidade da
matriz pode determinar o grau de isolamento da area, pois vai condicionar a migragiao de individuos
entre os fragmentos. A diferenca nas respostas de populagdes pequenas e grandes ocorre porque,
segundo Varvio et al. (19806), o balango entre mutagdo e a deriva genética é atingida mais rapidamente

em pequenas populagoes que nas maiores.

Em geral, somente os efeitos da area sao abordados nos trabalhos de genética de populagoes.
Dependendo dos atributos ecolégicos do taxon, os efeitos da fragmentagao do habitat podem levar
varias geragoes para se manifestar. A combinagdo do tamanho populacional com o tempo influi
diretamente na magnitude a resposta a fragmentacao (Amos & Harwood 1998). Poucos estudos
abordaram o efeito do tempo de isolamento das populagdes em sua estrutura genética e, portanto, os
efeitos da fragmentacdo em longo prazo (na escala de dezenas a centenas de anos) permanecem
desconhecidos. Foi estimado por modelos tedricos que, ao passar das geragoes, as populagoes isoladas

tém uma chance aumentada de que seus alelos sejam fixados (Varvio et al. 1980).

O efeito da fragmentagao, no entanto, ¢ menos perceptivel do que o efeito da perda de habitat
sobre as populagoes. Esse ultimo pode ser avaliado a partir de medidas de riqueza de espécies ou outras
medidas de biodiversidade. Ja o efeito da fragmentacao afeta aspectos evolutivos das populagdes, que
poucos estudos empiricos foram capazes de documentar (Fahrig 2003). Os efeitos da fragmentagao de
habitat sobre os animais foram estudados principalmente em florestas, ou praticamente se limitam a
algumas populacoes de aves (Turner 1996, Fahrig 2003, Fischer & Lindenmeyer 2007, Miller et al.
2013). Todavia, fragmentos e mosaicos parecem ser especialmente importantes em ecossistemas mais

heterogéneos em sua estrutura e organizagao fitofisionémica, como o Cerrado (Hiebeler 2000).

O Cerrado, com dois milhées de km?, é o maior bioma sul-americano de formacio savanica e
um dos mais ameagados pela expansio urbana e agricola (Eiten 1972, Silva 1995, Ratter et al. 1990).

Com o pressuposto de que o Cerrado ¢ um grande mosaico de fitofisionomias florestais, savanicas e
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campestres, pode-se inferir que os animais com pouca capacidade de dispersio, estariam extremamente
sujeitos a especializagio dentro deste bioma. Os individuos dessas espécies, de pouca dispersao, se
distribuem fortemente associados a habitats particulares, que ocorrem como manchas aleatérias num
mosaico de diferentes habitats. Isso faz com que cada espécie, de uma maneira geral, se organize
espacialmente em grupos dentro de um bioma heterogéneo em func¢ao de suas caracteristicas requeridas
para o habitat (Hanski & Gilpin 1991). Dessa forma, a dinamica espacial caracteristica do Cerrado ¢é de
uma rede de metapopulagdes associadas aos respectivos mosaicos de habitats, e assim como as

populacoes dos fragmentos, sio vulneraveis a quebra do fluxo génico.

Assim como ocorre com diferentes biomas, cada tixon difere substancialmente na natureza de
suas respostas a fragmentagao do habitat, consistente com as diferengas em suas historias de vida e
ecologia (ver Carson 1990, Kolozsvary & Swihart 1999). Em espécies de pouca vagilidade por exemplo,
a variagao interpopulacional tem a tendéncia a ser alta devido a adaptagdo local ou simplesmente a
divergéncia devido ao baixo fluxo génico (Georgiadis et al. 1994). Exemplos disso sdo os anfibios, tidos
como fracos dispersores com relagdo aos outros vertebrados (Sinsch 1990, Blaustein et al. 1994) e,
portanto, varios experimentos sugerem que os efeitos da fragmentagio podem ser particularmente
importantes para os animais desse grupo (Hitchings & Beebee 1997, Hitchings & Beebee 1998, Vos &
Chardon 1998, Seppid & Laurila 1999). Além disso, a destruicao de habitat e a fragmentagdao sao um
importante fator de perda de diversidade dos anfibios e um dos responsaveis pelo declinio mundial
desse grupo, segundo alguns pesquisadores (Chusman 2006, Funk et al. 2005, Sjogren 1991, Vos &
Stumpel 1996).

Muitos estudos sobre diversidade genética e ecologia populacional se baseiam em espécies
raras ou ameagadas, especialmente nos aspectos de viabilidade das populagdes estudadas. Contudo,
espécies de ampla ocorréncia podem fornecer modelos ainda mais consistentes em relagdo as respostas
genéticas e ecologicas das populagdes frente aos eventos de fragmentaciao e perda de habitats. Isso
porque essas populagoes permitem uma maior acessibilidade a coleta de dados em diferentes condi¢coes

(Telles et al. 2007).

Nesse sentido, o “sapo-cachorro” (Physalaemus cuvier) configura-se como uma espécie-modelo
para estudos de fragmentacdo. Esse anuro ¢ extremamente comum e de ampla distribuicio pelo
territorio brasileiro. Ele é tipico de formagdes abertas do Cerrado e Caatinga, embora também ocorra
em formagoes florestais na Mata Atlantica. Suas populagoes, que eram previamente bem distribuidas

por grande parte da América do Sul (Brasil, Argentina, Uruguai e Paraguai), atualmente tentem ao
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isolamento devido ao crescimento das areas antropicas sobre os habitats naturais, mesmo que essa

espécie seja relativamente tolerante a ambientes antropizados.

Embora muitos estudos de diversidade genética e conservacao tenham focado em populacoes
de espécies raras e ameagadas a fim de compreender a sua resiliéncia, espécies como Physalaemus cuvieri
sao informativas em relagao a amplitude dos efeitos de isolamento e fragmentacao de habitats na biota
em geral. A situagdo em que se encontra o P. cuwieri representa um modelo comum as espécies de

anfibios cujas populagoes tém sido reduzidas e isoladas pela expansio antrépica no Cerrado.

Diante da problematica exposta, investigamos: (01) a estrutura genética de populag¢des isoladas
de P. cuvieri e (02) o efeito do tempo de isolamento a curto e longo prazo relacionado com o efeito da

area dos fragmentos nos componentes da variabilidade genética dessa espécie.

METODOLOGIA

Figura 01. Mapa do Estado de Rondonia com destaque para a imagem TM LandSat 5 (ano de 1999)
dos trés fragmentos naturais de Cerrado (areas delimitadas), cercados por florestas

Fonte: Os Autores.
1= Fazenda Cachoeira; 2= Fazenda Planalto e 3= Fazenda Neri. AM=Amazonas,
RO=Rondoénia e MT=Mato Grosso.

Para interpretar os padrdes espaciais e temporais de variagao genética foi utilizado um modelo
com dois conjuntos de areas. O primeiro conjunto representa fragmentos de Cerrado que foram
isolados naturalmente pelos processos de expansao da Floresta Amazonica a partir do final do periodo
Pleniglacial (cerca de 22.000 a 13.000 anos atras), no Quaternario até 5.000 anos atras, no Holoceno
médio. Estudos de Sanaiotti (1996) sugeriram que os fragmentos naturais de Cerrado de Rondonia

foram naturalmente isolados ha cerca de 5.000 a 7.000 anos atras pela floresta tropical amazonica. Esse
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bloco consiste em ilhas periféricas de Cerrado, margeadas por formagdes florestais, no municipio de

Vilhena, ao sul de Rondoénia (Figura 01).

O segundo conjunto representa amostras de fragmentos mais recentes, isolados pela
urbanizagao (fatores antropicos), na regido do Distrito Federal (Figura 02). Os fragmentos antrépicos

foram isolados predominantemente por edificagdes urbanas, ha pouco mais de 40 a 50 anos.

Figura 02. Mapa do Distrito Federal com destaque para a imagem TM LandSat 5 (ano de 1999) dos
trés fragmentos antrépicos

Fonte: Os Autores.
1= Estacdo Ecoldgica de Aguas Emendadas; 2= ARIE Juscelino Kubitschek ¢ 3=
ARIE Riacho Fundo. MT=Mato Grosso, GO=Goiis, DF=Distrito Federal e
MG=Minas Gerais.

Para cada bloco foram amostradas trés diferentes categorias de tamanho das areas, para que se
pudesse avaliar, além do tempo de isolamento, o efeito do tamanho do fragmento. No primeiro bloco,
em Rondonia, o maior fragmento natural tem cerca de 15.000 hectares e foi representado pela
localidade da Fazenda Cachoeira (12°26’ a 12°34° S e 60°18” a 60°27” W). A vegetacio predominante
deste fragmento ¢ de cerrado sensu-stricto, mas também engloba algumas manchas de campo limpo e
matas ciliares. O segundo fragmento possui uma area de 1.040hectares, que engloba a Fazenda Planalto
(12°25” 2 12°29° S ¢ 60°09” a2 60°11” W) e tem como fisionomia predominante o cerrado sensu-stricto. O

terceiro e menor fragmento amostrado do conjunto de areas em Rondonia foi a Fazenda Neri (12°33” a
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12°34 S e 60°05” a 60°11” W), localizada a cerca de 10Km de Vilhena. Com aproximadamente 210

hectares, possui uma formagao predominante de cerrado sensu-stricto e Cerradao.

O maior fragmento antrépico amostrado, no bloco de Cerrado do Distrito Federal, foi a
Estagio Ecolégica de Aguas Emendadas (15°32’ a 15°38” S e 47°33’ a 47°37 W) que totaliza
10.547,21ha. de grandes extensoes de veredas e campos, cerrado sensu-stricto e algumas matas ciliares.
O segundo fragmento, com 2.642,35ha foi representado pela Area de Relevante Interesse Ecolégico
(ARIE) Juscelino Kubitschek (15°49” a 15°53” S e 48°07” a 48°02’ W), que engloba parques e reservas
particulares conectados por areas naturais ao longo do corrego Taguatinga. A localidade amostrada tem
amplas areas de campos, lagoas e cerrado sensu-stricto. O menor fragmento antrépico selecionado no
Distrito Federal foi a ARIE do Santuario de Vida Silvestre do Riacho Fundo (15°51” a 15°52” S e 47°56’
a 47°58 W), com 480 ha. Essa reserva apresenta mosaicos de matas ciliares secas e alagadas com

cerrado sensu-stricto, e predominancia de campos.

Figura 03. Exemplar de sapo-cachorro Physalaenius cuvieri no seu sitio reprodutivo

Foto: Cristiane Barreto.

O sapo-cachorro (Physalaemus cuvieri), cujas populagdes foram analisadas, é uma das espécies
mais comuns de anfibios no Cerrado (Fig. 03). Com aproximadamente 3 cm de comprimento rostro-
anal, P. cuvieri (Fitzinger 1826) é um pequeno membro da familia Leiuperidae, predominantemente
noturno e basicamente terrestre. Eles utilizam as pog¢as e a proximidade da dgua somente para a
reproducio, e no restante do tempo podem ser encontrados longe de cursos d’agua mesmo nas épocas
secas. Podem ser observados no meio do cerrado assim que comegam a dispersar no inicio da estagao
chuvosa (setembro a outubro). Durante a estagao chuvosa (setembro a abril) os machos dessa espécie

formam agregados em determinadas 4reas onde emitem vocalizagGes semelhantes a latidos de cachorro,
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ficando em posi¢ao semiflutuante em pequenas depressdes encharcadas do terreno. Quando ocorre o

amplexo, o macho forma um ninho de espuma atritando as patas posteriores no dorso da fémea.

A amostragem dos anfibios foi feita através de armadilhas de queda e/ou através de coleta
manual. Nao houve um padrio de esforco amostral e os individuos foram coletados aleatoriamente
dentro dos fragmentos. Apos a coleta os anfibios foram dissecados e fixados em formalina 10%. As
porcoes de figado e musculo retiradas de cada um dos 94 individuos coletados foram colocadas
separadamente em tubos de criopreservacdo e armazenadas em nitrogénio liquido ou congeladores a -
80°C. Os espécimes coletados foram depositados na Cole¢ao Herpetologica da Universidade de Brasilia

e seus tecidos processados para a obtencao de DNA.

Para a visualizagdo dos polimorfismos, o marcador utilizado foi o RAPD (Random Amplified
Polymorfic DNA). Assim como a deriva genética e o fluxo génico, que afetam aleatoriamente todos os
loci nucleares a0 mesmo grau, o RAPD também promove uma amplificagao randomica do poo/ de genes
nucleares. Essa caracteristica associada a alta quantidade de /o7 amplificados e sua grande acessibilidade,
faz do RAPD um marcador molecular muito indicado para analises de estrutura genética de populagoes

(Lynch & Milligan 1994). Foram utilizados 20 amplificadores (przmers) com 10 bases de nucleotideos.

Todos os marcadores foram organizados em uma matriz de dados, com a indicacdo de
presenca (1) e auséncia (0) dos 144 marcadores para 94 individuos de Physalaemus cuvieri. Foi realizada
uma Analise Molecular de Variancia (AMOVA) (Excofier et al. 1992) por meio do soffware ARLEQUIN
2.000 (Schneider et al. 2000). Os grupos de populacbes foram definidos a priori e entio foi feita a
particio da variancia total nos seguintes componentes: regioes, populacées e haplotipos. Os
componentes de varidncia relativos as diferengas entre regides (o°,), entre haplétipos em diferentes
populagdes dentro de cada regido (%) e a varidncia molecular total (6°;) foram usados para computar o
indice de fixacdo - Fg. (Wright 1965). O Fg; caracteriza a variacdo entre o haplétipo de uma simples

populacao com relagao a toda amostra.
Para avaliar a situa¢ao dos haplétipos em niveis regionais e populacionais foram calculados

indices 8 (Weir & Cockerham 1984). Os indices 8 sao correspondentes as estatisticas F, porém,

estimam o nivel de subdivisio dentro do respectivo grupo de populacio (8y) e entre regides (8,).

O indice de diversidade genética total e a média da diversidade genética por loco foram
calculados de acordo com Nei (1987). A diversidade genética total (H;) ¢ definida como a probabilidade
de que dois haplétipos escolhidos aleatoriamente sejam diferentes em toda a amostra. O H; ¢

equivalente a heterozigosidade esperada para a populacio. A média da diversidade genética por loco
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(H,) mede a probabilidade de que dois marcadores homoélogos escolhidos randomicamente sejam
diferentes dentro da populagao. Ele é equivalente a diversidade genética no nivel dos marcadores.
Como somente Hy leva em consideracao a diversidade relativa a toda amostra, este foi o indice usado
nas analises comparativas de efeito da area e do tempo de isolamento. Enquanto H; nos da nogido da
variabilidade genética e da estruturagdo da amostra inteira, H; representa o grau de depressio

endogamica dentro de cada populagao.

Para visualizar a organizagao das populagoes quanto as suas distancias genéticas, foi realizada
uma Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) com distancia imparcial de Nei (1978),
na qual as frequéncias alélicas foram estimadas por calculos corrigidos para marcadores dominantes
(Lynch & Milligan 1994). Para verificar se a distancia geografica entre os fragmentos reflete uma maior
ou menor distancia genética entre as populacdes de Physalaemus cuvieri foi realizado um teste de

correlacio linear utilizando o coeficiente de correlacao de Pearson.

As analises estatisticas foram feitas com os soffwares SYSTAT 5.2 (Systat 1992), Too/ for
Population Genetics Analysis — TEFPGA (Miller 1997), e R v.3.0.1 software (R Core Team 2013).

RESULTADOS

A maior parte da variacdo genética (84,96%) foi detectada no componente intrapopulacional,
enquanto que foi observada uma variagao de 2,60% entre as populagdes. Ja a variagdo entre as
popula¢ées do Cerrado de Rondonia e de Brasilia ficou em 12,44%, indicando baixa estruturagao
geografica entre as populagoes da espécie. O valor de Fg. (0,150, p<0,001) indica uma baixa
diferencia¢ao regional, ou uma subdivisao mais ou menos extensiva segundo Endler (1977). Da mesma
forma, os valores de 8, =0217+0,024 ¢ 8, =0,114£0,022 (p=0,001 para ambos) sugerem,
respectivamente, que existe uma subdivisao pouco extensiva entre as popula¢es dos fragmentos de

cada regido e entre as duas regides.

Os dados revelam, também, uma diversidade genética variavel entre as diferentes populacoes
(Tabela 01). Baseado na andlise das frequéncias dos marcadores, a média dos niveis de H, das
populacées dos trés fragmentos de Vilhena (0.828 £ 0.150) e dos trés fragmentos de Brasilia (0.996 £
0.007) nao foram significativamente diferentes (Mann-Whitney, p=0,246, G.L.=1). Foi verificada uma
forte correlagao entre os valores de H; das duas regides (1=0,925, p=0,043), sugerindo que nao houve
diferenciagao significativa ao longo do tempo nos valores de H;. Da mesma forma, H, também nao
diferiu significativamente entre as duas regides (Mann-Whitney, p=0,127, G.L.=1). Os valores de H;

foram positivamente correlacionados com o tamanho do fragmento nos fragmentos de Vilhena
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(1=0,998, p=0,041), mas nao houve nenhuma correlacio para os fragmentos de Brasilia (r=0,313,

p=0,797).

Tabela 01. Resumo dos indices de diversidade genética total (HT), média da diversidade genética por
loco (HL) e o nimero de sitios polimoérficos para as populagoes de Physalaenius cuvieri de Vilhena,

Estado de Rondonia e Brasilia, Distrito Federal.

Diversidade genética

Diversidade genética

Numero de sitios

Fragmento olimérficos e
¥ total (HT) por loco (HL) percgntual sobre o total
Aguas Emendadas/DF \ 1,000 £ 0,063 0,277 + 0,154 98 (68,1%)
ARIE Juscelino Kubitschek/DF 0,987 £ 0,035 0,253 £ 0,134 76 (52,7%)
ARIE Riacho Fundo/DF \ 1,000 £ 0,030 0,194 £ 0,102 91 (63,2%)
Fazenda Cachoeira/RO 1,000 % 0,030 0,230 + 0,121 82 (56,9%)
Fazenda Planalto/RO \ 0,759 £ 0,089 0,172 * 0,088 62 (43,1%)
Fazenda Neri/RO 0,725 = 0,107 0,058 £ 0,040 07 (04,9%)

Fonte: Os Autores.

As distancias genéticas entre as populagoes dos fragmentos de Brasilia (0,035 + 0,010) nao sao
significativamente diferentes (Mann Whitney, p=0,827, G.I..=1) das distancias entre as populagdes de
Vilhena (0,031 + 0,008). As distancias genéticas entre as populagdes e entre cada grupo de populacoes
(Rondonia e Brasilia) estdo representadas graficamente na Figura 04.

Figura 04. Dendrograma representando as distancias genéticas de Nei (1987) entre as populagoes de

Physalaemus cuvieri de Vilhena-RO e Brasilia-DF, feito por Unweighted Pair Group Method with
Arithmetic Mean (UPGMA).
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Fonte: Os Autores.

A média das distancias genéticas entre as duas regioes foi significativamente maior que entre as
populacées de cada regido (Mann Whitney, p=0,002, G.I..=1) correspondendo a distancia geografica
refletida na diferenciacio entre os grupos de populagdes. As populagdes de Vilhena foram
hierarquicamente estruturadas no dendrograma de acordo com a area correspondente dos fragmentos,
o que niao pode ser observado para as populagdoes de Brasilia. A populacio da ARIE Juscelino

Kubistchek, que ¢ o fragmento de tamanho médio dentre os antrépicos, demonstrou uma distancia
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genética entre a populacio da Fazenda Planalto de Vilhena compativel com as medidas entre

populacées de Brasilia. Este é, também, o fragmento que possui maior divergéncia dentro da sua regiao.

O que observamos neste estudo foi uma baixa subestrutura¢ao genética entre os individuos
relativos a populagdo inteira (Fg=0,150), indicando que, de uma maneira geral, nio existe uma

subdivisao consideravel dos individuos de Physalaemus cuvieri em grupos distintos. Em maior detalhe, os

valores de 6 e 8, também indicam que ha uma subestruturagdo pouco extensiva entre as populacoes
dos fragmentos dentro de cada regiao e entre as regides. Isso sugere que a fragmentacio em si
proporcionou uma diferenciagiao genética em pequena escala principalmente entre as populagdes dentro

de cada regiao.

Os valores de Fg vao de acordo com os resultados da andlise de variancia, na qual a maior
parte da variagao genética encontrada foi entre individuos do mesmo fragmento, e somente 2,6% foi a

variagdo entre as populagdes de cada regiao.

Adicionalmente, foi encontrada uma correlacio significativa entre a distancia geografica dos
fragmentos e a distancia genética das populagoes de Physalaemus cuvieri (r = 0,8297; # = 5,3587; df = 13;
P =0,00013), indicando que quanto maior a distancia entre os fragmentos, maior as distancias genéticas

entre as populagoes dos mesmos.

DiscussAo

O bioma Cerrado ja perdeu quase um milhio de km® ou metade das suas formagdes naturais
para pastagens e culturas anuais de soja, algodao e milho, dentre outras. A tendéncia ¢ de que, num
cenario de inagdo (business as usual), até o ano de 2050, o Cerrado perca mais 120 mil km® das suas
paisagens naturais (Lima 2014). Além da perda de habitats naturais, o desmatamento aumenta também
a fragmentacio e o isolamento dos habitats remanescentes e, consequentemente, a depressao

endogamica das populagdes que ficam isoladas.

Com a evolugao do desmatamento no Cerrado, apenas as areas protegidas conferem alguma
garantia de perpetuacio das populagdes vulneraveis da fauna e da flora. Contudo, quase metade
(47,3%) das unidades de conservagao de protecao integral do bioma Cerrado tém menos de 2,6 mil ha.
Essa ¢ a area aproximada do fragmento antrépico médio desta pesquisa, no qual ja foi possivel detectar
reducao na diversidade genética total da populacdo de P. cuvieri. Caso as tendéncias de isolamento dos
habitats se concretizem, a manuten¢ao da diversidade genética e a evolucdo continuada das espécies

estarao comprometidas.
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Varvio et al. (1986) sugeriram que a diferenciacao entre as populagdes tende a aumentar com a
auséncia de fluxo génico, e as populacbes perdem diversidade genética, em diferentes proporcdes, ao
passar das geracOes e tao rapido quanto menores forem. Mas sabe-se que a diversidade genética pode
ser regulada tanto por mutacdo, deriva genética e selegdo quanto por fluxo génico, enquanto a
divergéncia é determinada somente pelo fluxo génico. Portanto, os valores de diferenciagao obtidos por
Fgpou 0 podem ser independentes dos nfveis de diversidade genética, isso significa que a divergéncia
entre populagoes assim como a variabilidade genética na populagio total e a depressio endogamica nas

populacdes isoladas sao problemas que devem ser analisados separadamente.

Baseando na premissa que os dois grupos de populagbes de uma mesma espécie
compartilhavam originalmente de uma estrutura similar, assumimos que as diferengas observadas entre
os grupos de Brasflia e de Vilhena se originaram no tempo de formacao das matrizes que
proporcionaram a fragmentagdo das populacbes. Assim sendo, foi verificado que o isolamento de
populacées pequenas tem como efeito, a reducdo da diversidade genética em longo prazo, como
aconteceu no fragmento de 210ha isolado ha cerca de 5.000 anos. E esse efeito de redugao esta também
fortemente correlacionado com a area do fragmento. Ao contrario do que sugeriu Gibbs (1998) para a
salamandra Plethodon cinereus, isso demonstra que a combinagdao entre o tempo de isolamento e o
tamanho populacional, pode facilitar os efeitos da deriva genética sobre essa populacao de Physalaenius
cuviers. Entretanto Gibbs (1998) analisou populagoes isoladas ha apenas 200-300 anos, o que pareceu
nao ser tempo suficiente para reduzir a diversidade genética mesmo de populagdes pequenas.
Observamos resultados compativeis ao de Gibbs (1998) nas populagdes de Brasilia, isoladas ha apenas
cerca de 40-50 anos. Apesar da alta diversidade genética intrapopulacional medida por Gibbs (1998), foi
observada uma divergéncia significativa entre as populacoes de Plethodon cinerens, mas que fora atribuido

a historia de colonizagao dessas salamandras aos seus fragmentos.

Parte da diferenciacao observada neste estudo ¢ influenciada pelo fato de que anfibios como o
Physalaemns cuvieri sao fracos dispersores e, portanto, mais vulneraveis aos efeitos da fragmentacao.
Valores de divergéncia altos tém sido documentados regularmente para anfibios (Hitchings & Beebee
1997, Larson et al. 1984, Telles et al. 2007) e as distancias genéticas entre popula¢des fragmentadas tém
refletido sua subestruturagdo com valores altos. Mas, curiosamente, na situagio observada para
Physalaenus cuviers, as medidas de divergéncia (Fg; e 0°) e os valores das distancias genéticas entre as
populacoes sao baixos e muito parecidos dentro das duas regides. Isso sugere que existe uma alta
homogeneidade genética entre as populagoes e que em Vilhena, apesar de ter um maior numero de

geragdes sofrendo os efeitos do isolamento, a matriz florestal seja mais permeavel que a matriz
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antropica em Brasilia, cujos fragmentos alcancaram distancias genéticas equiparaveis com populagoes

isoladas ha muito mais tempo.

As matrizes urbanas sao eficientes meios de isolamento das populagdes naturais, mesmo para
espécies como o Physalaemus cuvieri. Afetar a habilidade dessa espécie de manter o fluxo génico entre
suas populacbes pode trazer consequéncias diversas para a manuten¢ao da variabilidade genética,

alterando os processos que regem sua evolugao e garantem sua sobrevivéncia.

Hitchings e Beebee (1997) investigaram a estrutura genética de populagdes de Rana temporaria
em sitios urbanos e rurais. Seus dados demonstraram que as populagoes isoladas pela matriz urbana
possufam um grau de subestruturamento significativamente maior que as populagdes rurais. A principal
causa desse cenario foi atribuida ao efeito da matriz, que na paisagem urbana, impde uma
descontinuidade maior entre as populagdes remanescentes. As estimativas feitas por Scribner et al.
(1994) para populagbes “‘semi-isoladas” de Bufo bufo, que ainda mantém bastante fluxo geénico,
demonstraram distancias genéticas equiparaveis com as obtidas para Physalaemus cuvieri neste estudo.
Outra explicacdo para os baixos valores de distancia genética para Physalaemus cuvieri é que populagdes
com grande nimero de individuos levam um longo tempo para que ocorra diferenciagio genética entre
as populagoes. As populacdes de Physalaemus cuvieri normalmente ocorrem em alta densidade, o que
pode estar tamponando os efeitos da deriva genética e mantendo as populacOes geneticamente
homogéneas. Além disso, se o maior valor adaptativo de Physalaemus cuvieri estiver relacionado com os
fenétipos intermediarios, a selecao estabilizadora pode estar agindo sobre as populacbes mantendo-as
proximas do fendtipo 6timo. Quando as populagoes se encontram proximas deste fendtipo a selegao é
extremamente fraca e, portanto, quase nao se diferenciam. A reduzida divergéncia das populagoes
isoladas de Physalaenus cuvieri em relagao a outros anuros também pode ser atribuida ao fato de que o
primeiro ja se encontra naturalmente distribuido em forma de metapopulagdes. Essa espécie se distribui
no bioma do Cerrado, que ¢ espacialmente heterogéneo, induzindo as espécies de areas abertas a se
estruturarem em metapopulagoes. Apesar de se encontrarem subdivididas, com o passar das geragoes, a
pressio seletiva age igualmente em populagdes regionalmente préximas homogeneizando-as
geneticamente e, portanto, diminuindo as suas distancias genéticas. Dessa forma, as populagoes de
ambientes heterogéneos podem nio se diferenciar tanto quanto as outras populagdes comparadas, que

sa0, na maioria, de espécies de biomas florestais.

Nos fragmentos antigos, apesar de existit uma composi¢io similar de alelos ou pouca
divergéncia interpopulacional, ainda assim a diversidade genética das populagoes de Physalaemus cuvieri é

menor em fragmentos pequenos, o que pode ser prejudicial para a espécie. Foi documentado por
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Marsh et al. (1999) que o isolamento de sitios reprodutivos de Engystomops pustulosus tem ocasionado
uma reduc¢ao no nivel de uso do sitio, e também sugere que isso pode reduzir a taxa de crescimento e
sobrevivéncia de suas larvas, assim como foi documentado por Hitchings and Beebee (Hitchings &

Beebee 1997, Hitchings & Beebee 1998) para larvas de Rana temporaria e Bufo bufo.

CoNCLUSAO

Com os dados obtidos nesta pesquisa, verificamos que as populagoes de Physalaenns cuvieri nao
diferiram significativamente com relacio as distancias genéticas e aos componentes intra ou
interpopulacional da diversidade genética. Assim, ndo ha uma subdivisao genética significativa para a
espécie a partir das populagoes estudadas. As suas distancias genéticas sio compativeis com as

distancias espaciais dessas populagoes.

Por outro lado, o isolamento de populagoes pequenas de Physalaenns cuvieri teve como efeito, a
reduc¢io da sua diversidade genética em longo prazo, como verificamos no fragmento menor (210 ha) e
isolado ha cerca de 5.000 anos. Assim, podemos concluir que o efeito de redugao da variabilidade
genética esta também correlacionado com a area do fragmento e a combinagdo entre o tempo de
isolamento e o tamanho populacional, pode facilitar os efeitos da deriva genética sobre essa popula¢ao
de P. cuvieri. Isso nos sugere que o efeito do tempo de isolamento ¢ potencializado em fragmentos

menores.

As populacdes de Physalaemus cuvieri isoladas hd menos tempo, em Brasilia, alcancaram
distancias genéticas equiparaveis com populagdes isoladas ha mais tempo, em Vilhena. E possivel
concluir com isso que as populacoes de Physalaemus cuvieri isoladas por matrizes urbanas podem ter a sua

estrutura genética afetada num espaco de tempo de poucas décadas.

Os efeitos do tempo de isolamento na estrutura genética de populages sdo questoes
fundamentais que devem ser consideradas nas decisdes conservacionistas para que se possa adequar o
manejo das populacOes atuais garantindo a sobrevivéncia das futuras geragdes. Algumas espécies
podem levar varias geragOes para manifestar os efeitos da fragmentagdo de suas populagoes, enquanto

outras o manifestam a curto prazo.

Do ponto de vista da biologia da conservagao, outra questdo importante é se devemos nos
preocupar em manter o maximo de variabilidade da populagao inteira (ou espécie) ou somente dentro
de populag¢oes isoladas. Na pratica, um tem efeito direto sobre o outro, mas a decisio deve depender da
resposta dos organismos a cada situagdo. Nao basta saber se as populagdes estudadas sio “pobres”

geneticamente, apresentando niveis de divergéncia altos ou diversidade genética baixa. E necessario
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verificar o sucesso evolutivo, medindo sucesso reprodutivo e viabilidade das populacdes, e conhecer os
niveis de diversidade genética necessarios para manter a integridade da espécie sem que o seu valor
adaptativo seja alterado. Devemos nos preocupar com a soma da variabilidade genética total, nao
somente pelos graus de diferenciacio entre as populagoes. Quando as populagdes sio apenas
virtualmente isoladas uma da outra, a diversidade genética total pode ainda ser substancial. Além disso,
algumas espécies se beneficiam quando estruturadas em metapopulagdes, onde a agao diferenciada da
selecdo entre as populagdes pode levar a especializages particulares, mas que associada a uma alta
densidade populacional ou a um alto poder de dispersao da espécie pode compensar o efeito da area,
permitindo que a espécie tenha um numero populacional efetivo grande, favorecendo processos de

selecao mais que os de deriva.

Por precaugao, quando nao se conhece o efeito e causa das alteragdes genéticas no sucesso
evolutivo da espécie, é recomendado que sua estrutura genética seja mantida o mais préximo possivel
da estrutura originalmente observada nas populagdes naturais. Na aplicacdo da teoria de genética de
populacdes no manejo das espécies, a razao nos conduz a manuten¢ao de popula¢des como unidades
panmiticas, ou seja, populagdes grandes cujos acasalamentos ocorrem ao acaso € assim garantem uma
grande variabilidade genética intrapopulacional. Alguns autores tém sugerido a permutacao de
individuos entre populagdes pequenas como forma de tentar restabelecer um fluxo génico entre elas
(Ralls et al. 1983). Outra alternativa mais pragmatica é a criagao de corredores ecoldgicos, que
conectariam populagodes isoladas e permitiria a migracao de individuos e consequentemente o fluxo
génico.

As estratégias de conservacao devem se beneficiar de estudos que buscam conhecer tanto as
respostas dos organismos em funcao da mudanca em seus parimetros genéticos quanto os que

caracterizam a estrutura genética das populagbes atuais, para que sejam elaboradas diretrizes que

proporcionem seu manejo ideal para que suas caracteristicas genéticas sejam mantidas.

REFERENCIAS

Amos W, Harwood ] 1998. Factors affecting levels of genetic diversity in natural populations.
Philosophical Transactions of Royal Society of London B Biological Sciences 28:177-1806.

Blaustein AR, Wake DB, Sousa WP 1994. Amphibian declines -Judging stability, persistence, and
susceptibility of populations to local and global extinctions. Conservation Biology §:60-71.

Carson HL 1990. Genetics of small populations. Science 250(4978):191-191.

Fronteiras: Journal of Social, Technological and Environmental Science * http://revistas.unievangelica.edu.br/index.php/fronteiras/
v.5, n.3, jul.-dez. 2016 * p. 101-119 * DOI http://dx.doi.org/10.21664/2238-8869.2016v5i3.p101-119 « ISSN 2238-8869
115



Licoes para a Biologia da Conservacao no Cerrado a partir dos Padrdes de Diversidade Genética
Populacional do Anfibio Physalaemus cuvieri

Cristiane Gomes Barreto; Vivian da Silva Braz; Frederico Gustavo Rodrigues Franca

CDB (Convengao Sobre Diversidade Biolégica) 1992, List of Parties. Avaiable from:
://www.mma.gov.bt/destaques/item/7513-conven%C3%A7%C3%A30-sobre-diversidade-
biol%C3%B3gica-cdb.

Cushman SA 20006. Effects of habitat loss and fragmentation on amphibians: a review and prospectus.
Biological conservation 128(2):231-240.

Eiten G 1972. The cerrado vegetation of Brazil. Botanical Review 38:139-148.

Endler JA 1977. Geographic 1 ariation, Speciation, and Clines. Princeton University Press, Princeton, N. J.,
U.S.A. 246 pp.

Excoffier L, Smouse P, Quaitro ] 1992. Analysis of molecular variance inferred from metric distances
among DNA haplotypes: application to human mitochondrial DNA restriction data. Genetics 131:479-
491.

Fahrig L 2003. Effects of habitat fragmentation on biodiversity. Annual Review of Ecology Evolution and
Systematics 34:487-515

Fischer J, Lindenmayer D 2007. Landscape modification and habitat fragmentation: a synthesis.
Global Ecology and Biogeography. 16:265-280.

Funk WC, Greene AE, Corn PS, Allendorf FW 2005. High dispersal in a frog species suggests that it is
vulnerable to habitat fragmentation. Biology Letters 1(1):13-16.

Gascon C, Lovejoy TE, Bierregaard RO, Malcolm JR, Stouffer PC, Vasconcelos HL, Laurance WE,
Zimmerman B, Tocher M, Borges S 1999. Matrix habitat and species richness in tropical forest
remnants. Biological Conservation 91:223-229.

Georgiadis N, Bischof I, Templeton A, Patton J, Karesh W 1994. Structure and history of african
elephant populations: I. Fastern and Southern Africa. The Journal of Heredity 85:100-104.

Gibbs JP 1998. Genetic structure of redback salamander Plethodon cinereus populations in continuous
and fragmented forests. Biological Conservation 8§6(1):77-81.

Hanski I, Gilpin M 1991. Metapopulation Dynamics - Brief-History and Conceptual Domain. Biological
Journal of Linnean Society 42:3-16.

Hiebeler D 2000. Populations on fragmented landscapes with spatially structured heterogeneities:
Landscape generation and local dispersal. Ecology §7:1629-1641.

Hitchings SP 1998. Loss of genetic diversity and fitness in Common Toad (Bufo bufo) populations
isolated by inimical habitat. Journal of Evolutionary Biology 11:269-283.

Hitchings SP, Beebee TJC 1997. Genetic substructuring as a result of barriers to gene flow in urban
Rana temporaria (common frog) populations: implications for biodiversity conservation. Heredity
79:117-127.

Jones DF 1924. The attainment of homozigosity in inbred strains of maize. Genetics 9:405-418.

Fronteiras: Journal of Social, Technological and Environmental Science * http://revistas.unievangelica.edu.br/index.php/fronteiras/
v.5, n.3, jul.-dez. 2016 * p. 101-119 * DOI http://dx.doi.org/10.21664/2238-8869.2016v5i3.p101-119 « ISSN 2238-8869
116


http://www.mma.gov.br/destaques/item/7513-conven%C3%A7%C3%A3o-sobre-diversidade-biol%C3%B3gica-cdb
http://www.mma.gov.br/destaques/item/7513-conven%C3%A7%C3%A3o-sobre-diversidade-biol%C3%B3gica-cdb

Licoes para a Biologia da Conservacao no Cerrado a partir dos Padrdes de Diversidade Genética
Populacional do Anfibio Physalaemus cuvieri

Cristiane Gomes Barreto; Vivian da Silva Braz; Frederico Gustavo Rodrigues Franca

Keller LF, Donald MW 2002. Inbreeding effects in wild populations. Trends in Ecology & Evolution
17(5):230-241.

Kolozsvary MB, Swihart RK 1999. Habitat fragmentation and the distribution of amphibians: patch
and landscape correlates in farmland. Canadian Journal of Zoology 77:1288-1299.

Larson A, Wake DB, Yanev KP 1984. Measuring gene flow among populations having high levels of
genetic fragmentation. Genetics 106:293-308.

Lima TC 2014. Modelagen: dos vetores de mudanca na paisagem no bioma Cerrado. Dissertagao de Mestrado.
Universidade Federal de Minas Gerais, Instituto de Geociéncias.

Lynch M, Milligan BB 1994. Analysis of Population Genetic-Structure with RAPD Markers. Molecular
Ecology 3:91-99.

Marsh DM, Fegraus EH, Harrison S 1999. Effects of breeding pond isolation on the spatial and
temporal dynamics of pond use by the tungara frog, Physalaemus pustulosus. Journal of Animal Ecology
68:804-814.

McKinney ML 1997. Extinction vulnerability and selectivity: combining ecological and paleontological
views. Annual Review of Ecology and Systematics 28:495-510.

Miller MP, Bianchi CA, Mullins TD, Haig SM 2013. Associations between forest fragmentation
patterns and genetic structure in Pfrimer’s Parakeet (Pyrrhura pfrimeri), an endangered endemic to
central Brazil’s dry forests. Conservation Genetics 14:333-343.

Miller MP 1997. Tools for Population Genetic Analyses (I'FPG.A), version 1.3: A Windows program for the
analysis of allozyme and molecular population genetic data. Computer software distributed by author.

Morris DW, Heidinga I. 1997. Balancing the books on biodiversity. Conservation Biology 11:287-289.
Nei M 1987. Molecutar Evolutionary Genetics. Columbia Univeristy Press, New York, NY, USA.

R Core Team 2013. R: A Langnage and Environment for Statistical Computing. Available from:
http://www.r-project.org.

Ralls K, Ballou J, Brownell RLL 1983. Genetic diversity in California sea otters: theoretical
considerations and management implications. Biological Conservation 25:209-232

Ratter JA, Bridgewater S, Atkinson R, Ribeiro JF 1996. Analysis of the floristic composition of the
Brazilian cerrado vegetation II: comprison of the woody vegetation of 98 areas. Edinburgh Journal of
Botany 53:153-180.

Reed DH, Frankham R 2003. Correlation between Fitness and Genetic Diversity. Conservation Biology
17:230-237.

Sanaiotti TM 1996. The woody flora and soils of seven Brazilian Amazonian dry savanna dreas. Unpubl. Ph.D.
dissertation, University of Stirling.

Fronteiras: Journal of Social, Technological and Environmental Science * http://revistas.unievangelica.edu.br/index.php/fronteiras/
v.5, n.3, jul.-dez. 2016 * p. 101-119 * DOI http://dx.doi.org/10.21664/2238-8869.2016v5i3.p101-119 « ISSN 2238-8869
117


http://www.r-project.org/

Licoes para a Biologia da Conservacao no Cerrado a partir dos Padrdes de Diversidade Genética
Populacional do Anfibio Physalaemus cuvieri

Cristiane Gomes Barreto; Vivian da Silva Braz; Frederico Gustavo Rodrigues Franca

Scribner KT, Arntzen JW, Burke T 1994. Comparative analyis of Intra- and Interpopulation Genetic
diversity in Bufo bufo, using allozyme, single-locus microsatellite, minisatellite, and multilocus
minisatellite data. Molecular Biology and Evolution 11:737-748.

Schneider S, Roessli D, Excoffier L 2000. Arlequin ver. 2000: A software for population genetics analysis.
Genetics and Biometry Laboratory, University of Geneva, Switzerland.

Seppd P, Laurila A 1999. Genetic structure of island populations of the anurans Rana temporaria and
Bufo bufo. Heredity §2:309-317.

Silva JMC 1995. Avian inventory of the cerrado region, South America: Implications for biological
conservation. Bird Conservation International 5:291-304.

Silvano DL 2011. Distribuicao e conservacao de anfibios no cerrado em cenarios atuais e futuros. PhD
Thesis. Universidade de Brasilia, Brasilia. 211p.

Sinsch U 1990. Migration and Orientation in Anuran Amphibians. Ethology, Ecology and Evolution 2:65-
79.

Sjogren PER 1991. Extinction and isolation gradients in metapopulations: the case of the pool frog
(Rana lessonae). Biological Journal of the Linnean Society 42(1-2):135-147.

Systat 1992.8yszat for Windows: Statistic, Version 5 Edition. SYSTAT Inc: Evanston, IL.

Telles MPC, Diniz-Filho JAF, Bastos RP, Soares TN, Guimaraes LD, Lima LP 2007. Landscape
genetics of Physalaemus cuvieri in Brazilian Cerrado: Correspondence between population structure and
patterns of human occupation and habitat loss. Biological Conservation 139(1-2):37-46.

Templeton AR 1980. Modes of speciation and inferences based on genetic distances. Evolution 34:719-
729.

Templeton AR, de Salle R, Walbot V 1981. Speciation and inferences on rates of molecular evolution
from genetic distances. Heredity 47:439-442.

Turner IM 1996. Species loss in fragments of tropical rain forest: a review of the evidence. Journal of
Applied Ecology 33:200-209.

van Noordwijk AJ, Scharloo W 1981. Inbreeding in an island population of the great tit. Evolution,
35:674-688.

Varvio SL, Chakraborty R, Nei M 1986. Genetic variation in subdivided populations and conservation
genetics. Heredity, 57:189-198.

Vos CC, Chardon JP 1998. Effects of habitat fragmentation and road density on the distribution
pattern of the moor frog Rana arvalis. Journal of Applied Ecology, 35:44-56.

Vos CC, Stumpel AHP 1996. Comparison of habitat-isolation parameters in relation to fragmented
distribution patterns in the tree frog (Hyla arborea). Landscape Ecology, 11:203-214.

Weir BS, Cockerham CC 1984. Estimating F-statistics for the analysis of population-structure. Evolution,
38:1358-1370.

Fronteiras: Journal of Social, Technological and Environmental Science * http://revistas.unievangelica.edu.br/index.php/fronteiras/
v.5, n.3, jul.-dez. 2016 * p. 101-119 * DOI http://dx.doi.org/10.21664/2238-8869.2016v5i3.p101-119 « ISSN 2238-8869
118



Licoes para a Biologia da Conservacao no Cerrado a partir dos Padrdes de Diversidade Genética
Populacional do Anfibio Physalaemus cuvieri

Cristiane Gomes Barreto; Vivian da Silva Braz; Frederico Gustavo Rodrigues Franca

Willis EO 1979. Populations and local extinctions of birds on Barro Colorado Island, Panama. Ecological
Monographs, 44:153-169.

Wolf PG, Soltis PS 1992. Estimates of gene flow among populations, geographic races, and species in
the Ipomopsis aggregata complex. Genetzcs, 130:639-647.

Wright S 1965. The interpretation of population structure by F-statistics with special regard to systems
of mating. Evolution, 19:395-420.

Lessons for Conservation Biology in the Cerrado from Population
Genetic Diversity Patterns of the Amphibian Physalaemus cuvieri

ABSTRACT

The fragmentation of natural habitats has increased in the last decades. In this work, the effects of
habitat fragmentation upon the genetic structure of populations of the Barker frog Physalaemus cuvieri
were studied. Frogs were sampled in three naturally isolated fragments of Cerrado from Vilhena
(Rondonia) and three anthropic Cerrado fragments from Brasilia (Distrito Federal). RAPD was used as
molecular marker and results showed that both groups of populations were not different in their
genetical distances and interpopulational or intrapopulational components of genetic diversity.
However, subpopulations are fairly extensive differentiated and the genetical diversity was correlated
with the fragment size for long time isolated fragments. Results suggest that small populations of
Physalaenus cuvieri can have their genetic structure affected by long time fragmentation. Management of

these populations is suggested to avoid anthropogenic changes in their genetic structure.
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